
1. In tro duc tion

Poly mor phic STR mark ers lo cated on autosomal
chro mo somes are most of ten used in kin ship ex am i na -
tions per formed in fo ren sic ge net ics. If ob tained re -
sults are still in con clu sive, in for ma tion from ad di tio n-
al gonosomal mark ers, i.e. sex chro mo somes Y and X
may be help ful in solv ing the given case [3, 4, 12]. The
chro mo some Y STR loci are al ready con sid ered ba sic
mark ers for fo ren sic ge net ics. Ap pli ca tion of chro mo -
some X STR loci as a tool for kin ship test ing is to day
a sub ject of grow ing in ter est for fo ren sic ge net ics [13]
and this is con nected, among other things, to the com -
mer cial avail abil ity of the Mentype Argus X-8 PCR
Am pli fi ca tion Kit (Biotype AG) [1, 14]. The Argus
X-8 kit en ables si mul ta neous am pli fi ca tion of eight
STR loci lo cated on hu man chro mo some X, that is:
DXS7132, DXS7423, DXS8378, DXS10074,
DXS10101, DXS10134, DXS10135, HPRTB and the

lo cus of amelo genin [7]. Ge netic loci that have been in -
cluded in this kit com prise four pairs of STR sys tems,
each pair (clus ter) con sti tut ing a dif fer ent chro mo some
X link age group: group I – DXS8378/DXS10135,
group II – DXS7132/DXS10074, group III – HPRTB/
DXS10101 and group IV – DXS7423/DXS10134 [10]. 
Par tic i pa tion in the same link age group means that the
loci are lo cated on chro mo somes in close prox im ity to
each other and due to this the chances for their joint
par ent to child trans mis sion are higher [11]. 

This pa per pres ents pop u la tion data for four mark ers 
DXS10135, DXS10074, DXS10101 and DXS-10134,
ana lysed with the Argus X-8 kit. Four other chro mo -
some X mark ers, the so-called core loci, were char ac -
ter ised be fore [5].
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2. Ma te rial and meth ods

2.1. Po pul ati on stu dy

The stud ied ma te rial con sisted of buccal swabs col -
lected from un re lated in di vid u als (60 fe males and
60 males) orig i nat ing from cen tral Po land.

2.2. Ge netic anal y sis

DNA was ex tracted us ing the Sherlock AX kit
(A & A Bio tech nol ogy). DNA con cen tra tion was as -
sessed with the fluorimetric method us ing Qubit ap pa -
ra tus and the Quant-iT dsDNA BR kit (Invitrogen).
1 ng of DNA was sub jected to am pli fi ca tion us ing the
Mentype Argus X-8 kit ac cord ing to the man u fac -
turer’s rec om men da tions [7]. PCR prod ucts were re -
solved on the ABI Prism 377 DNA se quencer with
ROX 550 as an in ter nal size stan dard. The elec tro pho -
re sis time was re duced from 3 h to 2.12 h. The am pli -
fied DNA frag ment size was de ter mined with the help
of GeneScan 3.7.1 com puter soft ware.

2.3. Sta tis ti cal anal y sis

The ob tained re sults were fur ther used to cal cu late
al lele fre quen cies char ac ter is tic for the loci in cluded in 
the Argus X-8 am pli fi ca tion kit sep a rately for fe male
and male pop u la tions. Con cor dance with the Hardy-
Wein berg rule (HWE) was ana lysed by com par i son of
val ues for ex pected and ob served ge no types in the
pop u la tion of fe males us ing the Fisher ex act test as im -
ple mented in the GDA pro gram based on 2300 ran dom 
per mu ta tions [6]. Com par i son of al lele dis tri bu tions
be tween the male and fe male groups was per formed
us ing a ho mo ge ne ity test im ple mented in R ´ C com -

puter soft ware (G. Carmody, Ot tawa, Can ada) us ing
1000 sim u la tions. The cal cu lated al lele fre quen cies
were then sub jected to sta tis ti cal anal y sis for de ter mi -
na tion of the use ful ness of these marker sets in fo ren -
sic ge net ics. The fol low ing pa ram e ters were calcu-
lated: ex pected (HETexp) and ob served (HETobs) ge no -
type heterozygosity in the pop u la tion of fe males [8],
PIC (poly mor phism in for ma tion con tent) [12], power
of dis crim i na tion PD cal cu lated sep a rately for the ana -
lysed group of fe males (PDk) and males (PDm), MEC – 
mean ex clu sion chance, cal cu lated for trio and duo
cases [2]. Anal y sis of dif fer en ti a tion among the haplo-
types (HD) ob served in the pop u la tion of males and
four link age groups char ac ter is tic for chro mo some X
was per formed us ing Arlequin com puter soft ware [9].

3. Re sults and dis cus sion

The ge no type dis tri bu tions ob tained for the stud ied 
group of fe males were ex am ined in terms of their con -
cor dance with the Hardy-Wein berg equi lib rium. The
per formed anal y sis did not re veal de vi a tions from the
HWE state for any of the four stud ied loci in cluded in
the Argus X-8 kit (DXS10135, DXS10074, DXS10101
and DXS10134), as in di cated by p-val ues above 0.05
(Ta ble I). 

In the next step we per formed com par a tive anal y sis 
of al lele dis tri bu tions char ac ter is tic for the stud ied
groups of fe males and males. Us ing Carmody’s test,
no sta tis ti cally sig nif i cant dif fer ences were re vealed
be tween al lele dis tri bu tions in these two groups and
thus al lele fre quen cies could be cal cu lated (jointly) on
the ba sis of re sults ob tained for both pop u la tions (Ta -
ble II).
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TA BLE I. BIOSTATISTICAL PA RAM E TERS OF IN VES TI GATED X-STR LOCI IN A POP U LA TION SAM PLE OF CEN TRAL 

POLAND

Linkage group I II III IV

DX10135 DXS10074 DXS10101 DXS10134

p (HWE) 0.533 0.879 0.330 0.213

PIC 0.920 0.810 0.640 0.770

HETexp 0.943 0.834 0.895 0.855

HETobs 0.900 0.933 0.850 0.833

PDk 0.992 0.949 0.978 0.959

PDm 0.931 0.793 0.886 0.839

MECTrio 0.938 0.812 0.888 0.840

MECDuo 0.872 0.605 0.766 0.671
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TA BLE II. ALLELE FREQUENCIES OF FOUR X-CHROMOSOMAL LOCI IN A POPULATION SAMPLE OF CENTRAL

POLAND

Allele DXS10135 (I) DXS10074 (II) DXS10101 (III) DXS10134 (IV) Allele

7 0.067 7

8 0.139 8

9 0.006 9

13 – 13

14 0.011 14

15 0.078 15

16 0.011 0.178 16

17 0.017 0.306 17

17.1 0.006 – 17.1

18 0.033 0.122 18

18.1 0.011 – 18.1

19 0.056 0.083 19

19.1 0.011 – 19.1

19.3 – 0.006 19.3

20 0.078 0.006 20

20.1 0.017 20.1

21 0.083 21

21.1 0.006 21.1

22 0.094 22

22.1 0.022 22.1

23 0.072 23

23.1 0.011 23.1

24 0.100 24

25 0.067 25

25.1 0.006 25.1

25.2 – 0.006 25.2

26 0.072 – 26

26.2 – 0.022 26.2

27 0.044 0.006 27

27.2 – 0.056 27.2

28 0.061 0.039 28

28.2 – 0.128 28.2

29 0.044 0.011 29

29.2 – 0.144 29.2

30 0.022 0.028 30

30.2 – 0.183 30.2

31 0.028 0.078 31



Anal y sis of this pop u la tion sam ple did not re veal
any vari ant al leles not in cluded within the Argus X-8
allelic lad der. Ta ble II shows the dis tri bu tion of al lele
fre quen cies for all the full re peat unit vari ants and
microvariants (in dex of par tial re peats). The high est
num ber of al leles (28) was ob served for the DXS10135
lo cus in cluded in the I link age group, while the least
poly mor phic STR lo cus was DXS10074 (II link age
group) with 11 dif fer ent vari ants. Po ten tial link age
dis equi lib rium among the four stud ied X-STR loci
DXS10135, DXS10074, DXS10101 and DXS10134
was tested with the Fisher ex act test. This anal y sis in -
di cated that as in the case of the four core X chro mo -
some loci, which were ana lysed pre vi ously [5], no
link age was de tected among this ad di tional set of loci.
This re sult al lows them to be con sid ered as in de pend -
ent mark ers (0.052 < p < 0.925).

Ge netic anal y sis of eight X-STR mark ers that are
clas si fied within four chro mo some X link age groups [10]

en abled de ter mi na tion of haplotypes within each of
them in the stud ied group of males. Fre quen cies of oc -
cur rence of spe cific X haplotypes were de ter mined by
us ing Arlequin soft ware [9] and de tailed data on dis tri -
bu tion char ac ter is tic for par tic u lar groups is shown in
Ta ble III.

Then, based on the as cer tained haplotype frequen-
cy dis tri bu tions, val ues of haplotype di ver sity were
cal cu lated. The high est HD was noted for I and III
link age group (0.997 and 0.976, re spec tively), while
the low est HD was found for II and IV link age group
(0.945 and 0.958, re spec tively). Haplotypes de ter -
mined in this Pol ish pop u la tion sam ple for four chro -
mo some X link age groups were fur ther com pared with 
data for a Hun gar ian pop u la tion sam ple con sist ing of
219 X chro mo somes [14]. Sta tis ti cal com par i sons per -
formed with two in de pend ent tests (c2 and G-sta tis tic – 
R × C, Carmody) did not re veal sta tis ti cally sig nif i cant 
dif fer ences be tween haplotype fre quency dis tri bu tions 
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TA BLE II. ALLELE FREQUENCIES OF FOUR X-CHROMOSOMAL LOCI IN A POPULATION SAMPLE OF CENTRAL

POLAND (cont.)

Allele DXS10135 (I) DXS10074 (II) DXS10101 (III) DXS10134 (IV) Allele

31.2 – 0.106 31.2

32 – 0.078 0.011 32

32.2 – 0.039 – 32.2

33 0.011 0.050 0.033 33

34 0.006 0.017 0.106 34

34.2 – 0.011 – 34.2

35 0.006 0.217 35

36 0.006 0.233 36

37 0.161 37

37.2 0.011 37.2

38 0.078 38

38.3 0.011 38.3

39 0.028 39

39.3 0.044 39.3

40 0.006 40

40.3 0.028 40.3

41 – 41

41.3 0.017 41.3

42 – 42

43 – 43

43.3 0.017 43.3
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for the two male pop u la tions and within the four ana -
lysed X chro mo some link age groups. The high est prob-
abil ity val ues were found for I (DXS8378-DXS10135) 
link age group with c2 and G-sta tis tic p val ues 0.726
and 0.774, re spec tively and IV (DXS7423-DXS10134)
link age group with p-val ues 0.693 and 0.634, re spec -
tively. These re sults in di cate that the stud ied groups
are highly ho mo ge neous for these two pairs of loci.
Slightly higher dif fer ences in haplotype dis tri bu tion
be tween Pol ish and Hun gar ian pop u la tion sam ples
were found in III (HPRTB-DXS10101) and II
(DXS7132-DXS10074) link age groups with re spec -
tive p val ues of c2 and G-sta tis tic: 0.159 and 0.197
(III link age group) and 0.120 and 0.060 (II link age
group), al though the ob tained val ues are sta tis ti cally
in sig nif i cant. The com bined power of dis crim i na tion
for the ana lysed Mentype Argus X-8 loci DXS10135,
DXS10074, DXS10101, and DXS10134 pooled to -
gether with pre vi ously ana lysed DXS8378, DXS7132, 
HPRTB, and DXS7423 chro mo some X loci is
PDk > 0.99999999, PDm > 0.99999808 and the com -
bined mean ex clu sion chance is MECTrio > 0.99999,
MECDuo = 0.99933. These val ues are sim i lar to the re -
spec tive val ues found in a Hun gar ian pop u la tion sam -
ple [14].

4. Con clu sions

The cre ated pop u la tion da ta base al lows the STR
mark ers in cluded in the Mentype Argus X-8 Kit to be
ap plied in rou tine re search. High val ues of the fo ren sic 
sta tis ti cal pa ram e ters com bined with in de pend ent in -
her i tance of the stud ied loci make them a very use ful
marker set for fo ren sic ge net ics in ves ti ga tions. Ap pli -
ca tion of X-STR loci may con sti tute a valu able ad di -
tion to autosomal mark ers, par tic u larly in com plex
kin ship and pa ter nity cases, e.g. when in stead of the al -
leged fa ther, his mother (i.e. the pu ta tive grand mother
of the child) is the source of the ref er ence DNA sam ple.
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1. Wpro wad zenie

Wiêk szo œæ anal iz pokr ewieñstwa z za kresu ge net yki
s¹do wej jest wy kon ywa nych w oparc iu o po lim orfi czne
mar kery typu STR zlo kal izo wane g³ówn ie na chro mos o -
ma ch au tos oma lnych. Gdy otrzym any wy nik anal izy nie
daje jed noz naczne go roz str zygniê cia, nie zwyk le cen ne
dla anal izo wan ej spra wy mo¿e siê okaz aæ uzys kanie do -
datk owej in form acji ge net ycznej po przez za stos owa nie
ma rker ów go nos oma lnych zlo kal izo wan ych na  chromo -
so mach p³ci Y oraz X [3, 4, 12]. Do ka nonu ma rke rów
wy kor zyst ywan ych w ge net yce s¹do wej na le¿¹ loci STR
chro mos omu Y. Za stos owa nie loci STR chro mos omu X
w anal iza ch pokr ewi eñstwa po lim orfi zmu jest obecn ie
przed miot em za int ere sow ania ge net yki s¹do wej [13].
Wy nika to mi êdzy in nymi z tego, ¿e do stê pny jest ko -
merc yjny ze staw Men type Ar gus X-8 PCR Am plif ica tion 
Kit (Bio type AG) [1, 14]. 

Ze staw Ar gus X-8 po zwala na jed noc zesn¹ amp lif i -
kac jê oœm iu loci STR znaj duj¹cych siê na chro mos omie
X cz³owieka: DXS7132, DXS7423, DXS8378, DXS10074,
DXS10101, DXS10134, DXS10135, HPRTB oraz lo cus
amel oge niny [7]. Sk³ad loci za wart ych w ze staw ie zo sta³
tak do brany, ¿e tworz¹ one czte ry pary mark erów, z  któ -
rych ka¿da para (kla ster) nal e¿y do in nej gru py spr zê ¿e -
niowej chro mos omu X: I gru pa – DXS8378/DXS10135,
II gru pa – DXS7132/DXS10074, III gru pa – HPRTB/
DXS10101, IV gru pa – DXS7423/DXS10134 [10]. Prz y -
nale¿noœæ do tej sa mej gru py spr zê¿eniowej oznac za bli s -
kie po³o¿e nie loci na chro mos omie, co z ko lei zw iêk sza
szan se na ich wspó lne prze kaz anie po toms twu [11]. 

Przed miot em ni niejs zego oprac owa nia s¹ dane  popu -
la cyjne odnoœ ne do czte rech mark erów – DXS10135,
DXS10074, DXS10101 oraz DXS10134, które oznac za -
no z wy kor zyst aniem ze stawu Ar gus X-8. Cha rakt ery sty -
ka czte rech in nych ma rkerów chro mos omu X, tzw. loci
rdze nia, zo sta³a za warta we wc zeœn iejszym oprac owa -
niu [5].

2. Ma ter ia³ i me tody

2.1. Po pul acja

Ma ter ia³ ba dawc zy sta nowi³y wy mazy z b³ony œl uzo -
wej jamy ust nej po brane od nie spok rewni onych ze sob¹
osób (60 ko biet, 60 mê ¿czyzn) po chodz¹cych z re gionu
Pol ski cen traln ej.

2.2. Anal iza ge net yczna

Iz ola cjê DNA prze prow adz ono z za stos owa niem ze -
stawu Sher lock AX (A & A Bio techn olo gy). Stê ¿enie
oznac zono me tod¹ flu orym etr yczn¹, wy kor zyst uj¹c apa -
r at Qu bit i ze staw Qu ant-iT dsD NA BR kit (Invit rogen).
Ampli fika cjê 1 ng DNA wy kon ano przy u¿ yciu ze stawu
Men type Ar gus X-8 zgod nie z za lec eni ami pro duc en -
ta [7]. Pro dukty PCR anal izo wano w se kwen ato rze ABI
Prism 377, wy kor zyst uj¹c ROX550 jako we wnê trzny
stan dard wiel koœci. Czas elekt rofo rezy zo sta³ sk rócony
z 3 h do 2,12 h. Do ok reœlenia wi elkoœci uzys kany ch frag -
ment ów wy kor zyst ano oprog ramo wan ie Ge neScan 3.7.1.

2.3. Anal iza sta tys tyczna

Uzys kane wy niki pos³u¿y³y do ok reœ lenia cz êst oœci
al leli wy stê puj¹cych w po szc zególnych loci ze stawu Ar -
gus X-8 osobno dla po pul acji ko biet i mê ¿czyzn. Zg od -
noœæ z pra wem Har dy’ ego-We inb erga (HWE) anal izo -
wano po przez po równanie li czebnoœci oczek iwa nych
i ob serw owa nych ge noty pów w po pul acji ko biet za po -
moc¹ te stu dok³ad nego Fishe ra za wart ego w oprog ramo -
wan iu GDA w oparc iu o 2300 lo sow ych per mut acji [6].
Do por ówn ania rozk³adu al leli po miê dzy po pul acj ami
ko biet i mê ¿czyzn pos³u¿y³ test ho mogennoœci za warty
w oprog ramo wan iu R ´ C (G. Car mody, Ot tawa, Ka na -
da) z za stos owa niem 1000 sy mul acji. Uzys kane czês toœci 
al leli zo sta³y na stêpnie pod dane anal izie bio stat yst ycznej
okr eœlaj¹cej prz ydat noœæ ba dan ego ze stawu ma rker ów
w ge net yce s¹do wej. Ob lic zone zo sta³y na stêpuj¹ce pa -
ram etry sta tys tyczne: het ero zygoty cznoœæ gen oty pów
w po pul acji ko biet oczek iwa na (HETexp) i ob serw owa na
(HETobs) [8], PIC (ws kaŸn ik in form acji  o po lim orfi zmie) 
[12], si³a dys krym ina cji uk³adu PD ob lic zona od dzieln ie
dla po pul acji ko biet (PDk) i po pul acji mê ¿cz yzn (PDm),
MEC – œr edn ia si³a wy kluc zenia ob lic zona dla spraw trio, 
jak i duo [2]. Do oceny zró¿ nicowania ob serw owa nych
ha plot ypów (HD) po pul acji mê ¿cz yzn w za kres ie czte -
rech grup sprz ê¿eñ chro mos omu X pos³u¿ono siê  opro -
gra mowaniem Ar lequin [9].

3. Omów ien ie wynik ów i dys kus ja

Otrzym ane rozk³ady genoty pów w po pul acji ko biet
ocen iano pod wzgl êdem ich zgod noœci z równ owag¹
Har dy’ ego-We inb erga. Prze prow adz ona anal iza nie wy -
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kaza³a od chy leñ od sta nu HWE dla ¿ad nego z czte rech ba -
dan ych loci ze stawu Ar gus X-8 (DXS10135, DXS10074,
DXS10101, DXS10134), na co wska zuj¹ uzys kane  war -
toœci praw dopo dobieñstwa prze krac zaj¹ce wart oœæ 0,05
(ta bela I). 

Ko lejn ym kro kiem by³o do kon anie anal izy  porów -
naw czej pomi êdzy uzys kany mi rozk³ada mi al leli w po -
pul acji ko biet i mê ¿czyzn. W oparc iu o test Car mod y’e go 
nie ujawn iono sta tys tycznie istotn ych ró¿nic w  rozk³a-
 dach al leli obu po pul acji, co po zwoli³o na ob lic zenie wa r -
toœci cz êst oœci al leli dla obu po pul acji ³¹cznie (ta bela II). 

W ba dan ej pr óbie po pul acy jnej nie od not owa no wy -
st¹pie nia no wych al leli, nie obs erwo wan ych w dra bin ie
al lel icznej ze stawu Ar gus X-8. Uzys kane rozk³ady al leli
za wier aj¹ce za równo wa rianty pe³nych, jak i nie pe³nych
pow tórzeñ, przed staw iono w ta beli II. Dla lo cus DXS10135
I gru py spr zê¿eniowej od not owa no na jwi êksz¹ li czbê al -
leli (28), na tom iast naj mniej po lim orfi czny uk³ad STR to
DXS10074 (II gru pa) z 11 wa riant ami po wtórz eñ.

Anal izie pod dano tak ¿e wza jemn¹ kor elacjê czte rech
ba dan ych loci X-STR – DXS10135, DXS10074,
DXS10101 oraz DXS10134 w oparc iu o test dok³adny
Fishe ra. Prze prow adz ona anal iza do wiod³a, ¿e tak samo
jak w przy padku czte rech loci rdze nia, któr ych anal iza
by³a przed miot em wczeœ niej szego oprac owa nia [5], rów -
nie¿ pomiê dzy ba dan ymi loci nie ist nieje spr zê¿e nie. Uza -
sad nia to ich trak tow anie jako niez ale ¿ny ch od sie bie
(0,052 < p < 0,925).

Do kon ana anal iza ge net yczna oœ miu ma rke rów typu
X-STR za klas yfi kow any ch do czte rech grup spr zê ¿e -
niowych chro mos omu X [10] po zwoli³a na ujawn ienie
haplo typów w obrêb ie ka¿dej z grup w ba dan ej po pul acji
mê ¿cz yzn. Cz êst oœci wy stê pow ania po szc zeg ólnych ha -
plo typ ów X ok reœ lono, wy kor zyst uj¹c oprog ramo wan ie
Ar lequin [9], a sz czegó³owy ich rozk³ad w po szcze gól -
nych gru pach za warto w ta beli III. 

W oparc iu o uzys kane rozk³ady hapl otyp ów ob lic zo -
no wa rto œci zr ó¿n icow ania ha plot ypo wego. Na jwy¿ sze
wa rtoœ ci HD od not owa no dla I oraz III gru py spr zê¿e nio -
wej (od pow iednio: 0,997; 0,976), zaœ na jni ¿sze  charak -
teryzowa³y II i IV gru pê (od pow iednio 0,945; 0,958). 

Ha plot ypy Po laków w za kres ie czte rech grup sprz ê -
¿eniowych chro mos omu X poró wna no z po pul acj¹ wê -
gie rsk¹, w kt órej anal izie zo sta³o pod dan ych 219 chro -
mos omów X [14]. W wy niku prze prow adz onych poró w -
nañ sta tys tyczny ch dwo ma nie zale¿nymi te stami: c2

i G-sta tis tic (R ´ C) nie stwier dzono zna mienn ych sta tys -
tycznie ró¿ nic pom iêd zy rozk³ada mi ob serw owa nych ha -
plot ypów obu po pul acji mê ¿cz yzn w ob rêb ie ¿a dnej
z anal izo wan ych czte rech grup sprz ê¿eniowych chro -
mos omu X. Najw y¿s ze wart oœci praw dop odo bieñstwa
uzys kano dla gru py I (DXS8378-DXS10135) oraz IV
(DXS7423-DXS10134), od not owuj¹c od pow iednio w tes -
tach c2 oraz G-sta tis tic: p = 0,726; 0,774 oraz p = 0,693;
0,634. Otrzym ane wy niki œw iad cz¹ o du ¿ej ho mog en -

noœci ba dan ych grup w ob rêb ie tych dw óch par loci. Wi êk -
s ze ró ¿ni ce w rozk³adzie haplotypów pomiêdzy  po pu- la -
cj¹ polsk¹ i wêgiersk¹ za obs erwo wano w III (HPRTB-
DXS10101) i II (DXS7132-DXS10074) gru pie, dla któ -
rych od not owa no wa rto œci te stów c2 oraz G-sta tis tic wy -
nosz¹ce od pow iednio: p = 0,159; 0,197 (III) oraz p = 0,120;
0,060 (II), choæ uzys kane wart oœci mieszcz¹ siê w  grani -
cach sta tys tycznej nie zna mienno œci ró¿ nic.

Anal izo wane w pra cy loci Men type Ar gus X-8:
DXS10135, DXS10074, DXS10101, DXS10134 w po³¹-  
cze niu z wcz eœniej ba dan ymi: DXS8378, DXS7132,
HPRTB, DXS7423 daj¹ ³¹czne wa rto œci si³y dys krym i -
na cji PDk  > 0,99999999, PDm > 0,99999808 oraz ³¹cz -
ne war toœci œre dniej teo ret ycznej szan sy wy kluc zenia
 MECTrio > 0,99999, MECDuo = 0,99933. Uzys kane  war -
toœci s¹ zbli ¿one do wart oœci uzys kany ch dla po pul acji
wê gie rsk iej [14].

4. Wnio ski

1. Oprac owa na baza da nych po pul acy jnych po zwala na
za stos owa nie ze stawu ma rker ów Men type Ar gus X-8 
Am plif ica tion Kit w ru tyn owej prak tyce ba dawc zej.

2. Wy sok ie wa rto œci ws kaŸ ników sta tys tyczny ch oraz
nie zal e¿noœæ ba dan ych loci wz glê dem sie bie de cyd u -
j¹ o ich du ¿ej pr zyd atnoœci w anal iza ch z za kresu ge -
net yki s¹do wej.

3. Wy kor zyst anie loci X-STR mo¿e st ano wiæ cen ne
uzupe³nie nie dla mar kerów au tos oma lnych sz cze gól -
nie w trud nych spra wach anal izy pokr ewi eñstwa i do -
chod zenia oj cos twa np. ta kich, w kt órych za miast
po zwan ego o oj cos two mê ¿cz yzny ba dan iu  podda -
wa na jest jego mat ka (do mniem ana bab ka dziec ka). 
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